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RESUMEN
Se caracterizó la población bovina Guabalá
con un panel de 27 microsatélites seleccionados
a partir de las recomendaciones de la FAO/ISAG
(Food and Agriculture Organization/International
Society of Animal Genetics) para estudios de
biodiversidad genética bovina (FAO, 2004). Se
analizaron muestras de ADN obtenidas de las
poblaciones bovinas criollas Guabalá en la región
Occidental de la República de Panamá y en la
región del Valle de Antón, sitios donde se han
ubicado ejemplares puros. La amplificación se
realizó mediante la reacción en cadena de la
polimerasa (PCR). La electroforesis se llevó a
cabo mediante un secuenciador automático ABI
PRISM 377 XL. La tipificación alélica se realizó con
los paquetes informáticos Genescan v.3.2.3 y
Genotyper v.3.7. Para cada microsatélite se cal-
culó el contenido de información polimórfica (PIC),
el número medio de alelos (Na), la heterocigosis
observada (Ho), la heterocigosis esperada (He),
el estadístico Fis, y equilibrio Hardy-Weinberg
(HWE). Los valores obtenidos fueron: PIC: 0,6044;
Na: 5,63; He: 0,6458;  Ho: 0,6265; Fis: 0,0504. Se
observó que 9 microsatélites estaban en desequi-
librio (p<0,05). Los valores se pueden considerar
similares a los encontrados en otras poblaciones
bovinas autóctonas españolas y permitirán reali-
zar estudios minuciosos y analizar las relaciones
de esta población con otras poblaciones bovinas.
SUMMARY
In the present work, a Guabala Creole cattle
was characterized by a twenty-seven micro-
satellite panel, selected from a recommendation of
FAO/ISAG. Samples of DNA were obtained from
the Guabala Creole cattle population in the occi-
dental region of the Republic of Panama and the
Anton Valley, places where we found pure animals
of this population. From each microsatellite, the
polymorphic information content (PIC), mean
number of alleles (Na), observed heterozygosity
(Ho), expected heterozygosity (He), Fis statistic
and the exact test for Hardy-Weinberg equilibrium
(HWE) were calculated. The results found were:
PIC: 0.6044; Na: 5.63; He: 0.6458; Ho: 0.6265; Fis:
0.0504. Nine microsatellites were in disequilibria
(p<0.05). The results are considered in the same
range that those obtained in Spanish native
populations, this result, can lead to other detailed
studies of this population and the relationship with
other bovine's populations.
INTRODUCCIÓN
En años recientes las poblaciones au-
tóctonas y criollas han ganado relevancia
debido a su capacidad de adaptación, ferti-
lidad y aprovechamiento de forraje de baja
calidad, frente a razas especializadas que
requieren una mayor inversión en sanidad,
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alimentación y manejo reproductivo
(Tewolde, 1997). La ganadería en Panamá se
remonta al año 1521, cuando la corona espa-
ñola accedió a la solicitud de Pedro Arias de
Ávila, fundador de la ciudad de Panamá, de
importar cincuenta reses y otros bastimentos
desde la isla de Santiago, actual Jamaica
(Archivo General de Indias, 1521; Castro,
2006). Estos animales ingresaron vía Darién,
donde no lograron una buena adaptación
pero se reprodujeron muy bien en las ciuda-
des de Panamá, Natá y en Remedios, pasan-
do por la provincia costarricense de
Guanacaste hasta Chiapas, México y hacia
América del Sur por la ruta del Pacífico, en
Perú (Archivo General de Indias, 1532; Ar-
chivo General de Indias, 1536; Cortés, 2002;
Castro, 2006). La población bovina Guabalá
fue recientemente identificada en manos de
productores de la región de Remedios y
Tolé y también en la zona de El Valle de
Antón y es objeto de estudio debido a su
buena adaptación a estas regiones.
Los marcadores moleculares tipo micro-
satélites de ADN han sido utilizados para
estudios de caracterización y diversidad
genética, relaciones genéticas entre pobla-
ciones, influencia de una raza sobre otra
(admixture), pruebas de paternidad,  con-
sanguinidad, cuellos de botella genéticos,
entre otros (Spencer et al., 2000; Quiroz et
al., 2004; Martínez et al., 2005; Quiroz et al.,
2007). El objetivo de este trabajo ha sido
caracterizar genéticamente la población
bovina Guabalá mediante microsatélites.
MATERIAL Y MÉTODOS
En el presente trabajo se caracterizó la
población bovina Guabalá con un panel de
27 microsatélites seleccionados a partir de
las recomendaciones hechas por la FAO/
ISAG (Food and Agriculture Organization/
International Society of Animal Genetics)
para realizar estudios de biodiversidad ge-
nética bovina (FAO, 2004). Se analizaron
muestras de ADN obtenidas de las pobla-
ciones bovinas criollas Guabalá en la región
Occidental de la República de Panamá y en
la región del Valle de Antón, sitios donde
se han ubicado ejemplares puros de esta
población. Se estudiaron los siguientes mi-
crosatélites: BM8125, BM1314, BM1818,
CSSM66, ETH10, INRA32, MM12, TGLA122,
BM2113, CRSM60, ETH185, HAUT27,
HEL13, HEL9, ILSTS6, INRA23, INRA37,
INRA63, SPS115, TGLA227, BM1824,
ETH225, ETH3, HAUT24, ILSTS011, INRA35,
TGLA53. La amplificación se realizó me-
diante la reacción en cadena de la polimerasa
(PCR). La electroforesis fue realizada me-
diante un secuenciador automático ABI
PRISM 377 XL. La tipificación alélica se
realizó con los paquetes informáticos
Genescan v.3.2.3 y Genotyper v.3.7. Para
evaluar la variabilidad genética, se calcula-
ron: número medio de alelos (Na), la
heterocigosis observada y esperada (He,
Ho), el contenido de información polimórfi-
ca (PIC) y las desviaciones del equilibrio de
Hardy-Weinberg. Para calcular las hetero-
cigosis observada y esperada (He, Ho) y el
FIS (Wright, 1965; Weir and Cockerham,
1984) se utilizó el programa Genetix v. 4.02
(Belkhir et al., 2003). Para el cálculo de las
desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg (HW) se utilizó el programa
Genepop v.3.1c (Raymond and Rousset,
1995) mediante la aplicación del test exacto
de Fisher usando el método en cadena de
Monte Carlo Markov, (Guo and Thompson,
1992). Para el cálculo del Contenido de In-
formación Polimórfica (PIC) de cada micro-
satélite se aplicó la fórmula propuesta por
(Botstein et al., 1980); para este caso se
empleó el complemento The Excel Micro-
satellite Toolkit (Park, 2001), utilizando el
programa MS EXCEL® 2003.
RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Se encontró que la desviación de equi-
librio de Hardy-Weinberg fue estadística-
mente significativa (p<0,05) para los loci
TGLA122, HAUT27, HEL13, HEL9, ILSTS6,
INRA63, TGLA227, BM1824, HAUT24, con
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lo que se estimaría que la raza Guabalá ha
estado bajo fuerzas que han cambiado la
frecuencia genotípica de esta población
(Quiroz-Valiente, 2006). Es importante que
exista equilibrio en la mayoría de los loci
estudiados, dado que esta condición es
prerrequisito para realizar evaluaciones
posteriores, como el uso de modelos
bayesianos (Pritchard et al., 2000). El núme-
ro medio de alelos fue de 5,63 y la media del
PIC fue de 0,6044; el locus con mayor valor
fue TGLA227 con 0,8559 y el menor valor se
encontró en ETH225 con 0,1069. Cabe des-
tacar que la mayoría de los marcadores em-
pleados estuvieron en la categoría de alta-
mente informativos, a excepción de SPS115,
CRSM60 e INRA37 quienes mostraron valo-
res medianamente informativos de 0,5031,
0,4916 y 0,4824 respectivamente. Los loci
ETH10, INRA35 y ETH225 mostraron valo-
res poco informativos de 0,2113, 0,2002 y
0,1069 respectivamente. Los valores de he-
terocigosis media esperada y observada
fueron de 0,6458 y 0,6265 respectivamente.
Se observó que el número medio de alelos,
el valor de PIC, la heterocigosis media espe-
rada y heterocigosis media observada, se
encuentran dentro de los  rangos descritos
para algunas razas españolas (Martínez et
al., 2005; Martín-Burriel, 2007). Los valores
de heterocigosis resultaron altos, lo que
podría ser atribuido a un bajo nivel de endo-
gamia (Arora and Bhatia, 2004) y una baja
presión de selección (Armstrong et al., 2006).
El valor de Fis encontrado fue de 0,0504 lo
que se podría interpretar como que se trata
de una población con bajos niveles de endo-
gamia.
CONCLUSIONES
El bovino criollo Guabalá presenta una
alta variabilidad genética y bajos niveles de
endogamia, por lo que podría ser objeto de
conservación, estructuración y mejoramien-
to, en beneficio de los pequeños producto-
res que actualmente la poseen. El estado
debe realizar las regulaciones legales para
proteger esta población y evitar su extin-
ción. Se deben realizar estudios adicionales
donde se relacione esta población con otras
de Iberoamérica.
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